



































しては (1) DNA 結合蛋白，(2) RNA 等を用い
たアプタマー，(3) DNA もしくはより安定な 
Locked Nucleic Acid (LNA) 等が考えられます。
このうち，生体内での安定性が高いと思われる 






















































フェクションによる一過性発現，(iv) in vitro 
transcription の系を用いて合成した RNA の導
入，といった種々の系を用いて検討を行ってい
ます。
　副作用の無い癌の根治術の開発は，現時点で
の人類の夢の一つです。本研究では，癌細胞と
正常細胞の DNA 配列の違いを識別して，癌細
胞のみを除去する方法の開発を目指していま
す。このような癌の治療戦略は，これまでにな
い新しいものであり，もとより，一朝一夕で
は完成することができません。本提案を臨床応
用するために必要な技術には，レトロウイルス
感染細胞や癌細胞と正常細胞の遺伝子配列の違
いを検出する技術が必要ですが，近年の次世代
シークエンス技術の発展により，細胞の持つ全
ゲノム情報の決定が，極めて短時間で得られる
ようになってきています。また，癌細胞では，
癌の種類により高頻度の変異が入る遺伝子が明
らかになってきており，本提案の標的配列の決
定は現時点でも十分可能になっています。従っ
て，本研究提案で開発を目指す技術の臨床への
応用も，近い将来可能となると信じて研究を
行っています。
　最後になりますが，このような萌芽的な研究
に助成をいただきましたことを心より感謝いた
します。
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